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ABSTRACT 

Introduction: Soil salinity represents a formidable obstacle to global food security, exerting negative pressure on crop productivity across a wide array of 

botanical species. Despite the substantial body of research dedicated to deciphering salt tolerance in individual crops, there remains a persistent gap in 

comparative, cross-species analyses that delineate conserved mechanisms of resilience. This study was specifically designed to bridge the chasm between 

molecular responses and observed morpho-physiological traits. By conducting a parallel investigation into rice (Oryza sativa) and tomato (Solanum 

lcopersicum), we aimed to identify both the evolutionarily conserved and species-specific genetic architectures governing salt responsiveness. Our ultimate 

objective was to prioritize core genes and metabolic pathways, thereby providing reliable, high-value targets for precision breeding programs aimed at 

developing climate-resilient cultivars. 

Materials and methods: To achieve a robust overview, we employed a comprehensive meta-analysis approach utilizing transcriptomic (microarray) data 

archived in the NCBI Gene Expression Omnibus (GEO). Two high-quality datasets were curated for this study: GSE16401, which contrasts the salt-tolerant 

tomato genotype PL36 against the sensitive ‘Money Maker’ cultivar, and GSE58603, which compares the salt-tolerant rice genotype PL177 with the sensitive 

IR64 variety. Differential gene expression (DGE) analysis was rigorously performed using the GEO2R analytical platform, applying strict statistical thresholds 

of |log2FC| ≥ 1 and a False Discovery Rate (FDR) ≤ 0.05 to ensure the reliability of the identified candidates. Differentially Expressed Genes (DEGs) were 

categorized into conserved and species-specific sets using Venny 2.1.0. Subsequently, to decipher the complex biological roles and the broader metabolic 

frameworks involved in salinity adaptation, we conducted functional enrichment analyses, specifically Gene Ontology (GO) and KEGG pathway mapping, 

using WebGestalt 2024. 

Results: Our analysis unveiled distinct transcriptomic signatures that clearly differentiate tolerant genotypes from their sensitive counterparts in both species. In 

tolerant genotypes, we observed a sophisticated and highly coordinated upregulation of genes involved in critical physiological processes, including cell wall 

remodeling, osmotic adjustment (notably P5CS and TPS pathways), and the mobilization of secondary metabolites. Critically, key ion transporters, particularly 

members of the HKT and NHX families, were significantly upregulated, underscoring their pivotal role in maintaining ion homeostasis under osmotic stress. 

Furthermore, the robust expression of antioxidant defense genes—including various SOD, CAT, and APX isoforms—highlighted a proactive strategy to 

mitigate salt-induced oxidative damage. We also identified several transcription factor families, such as DREB, NAC, and WRKY, as central hubs regulating the 

salt-stress response network. Conversely, sensitive genotypes displayed a pronounced downregulation in genes fundamental to photosynthesis, carbon 

metabolism, and hormonal signaling pathways, suggesting a catastrophic breakdown in physiological coordination and metabolic homeostasis under high-

salinity conditions. 

Conclusion: The findings of this research provide a comprehensive and integrative landscape of the molecular machinery governing salt tolerance in two 

evolutionary distinct, yet economically vital, crops. The identification of shared pathways—specifically those related to antioxidant capacity, osmotic regulation, 

and transcriptional control—suggests a fundamental “toolkit” that plants utilize for salinity adaptation. These results offer a set of validated molecular 

candidates for enhancing salt tolerance through advanced biotechnological tools, such as genomic selection or targeted genome editing. Ultimately, this study 

offers a strategic roadmap for breeders and biotechnologists to accelerate the development of resilient crop varieties capable of thriving in increasingly 

challenging and deteriorating environmental conditions. 
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  یفرنگدر برنج و گوجه  یپاسخ به تنش شور  یپتومیترانسکر یاسه یمقا زیمتاآنال
 

    2یدهکرد  بختکیاعظم ن      1بخشحسن فرح،    2یکرمان  زادهقطب  دهیسپ  ،  3هزادینق  یمهد،   1اسما ملازاده

      2و1رپویکاظم  یعلو  
 

 .ران یباهنر کرمان، کرمان، ا دیدانشگاه شه ،یدانشکده کشاورز ،یاهیگ کیو ژنت دیگروه تول 1
 .رانیباهنر کرمان، کرمان، ا دیدانشگاه شه پور،یپژوهشگاه افضل ،یاهیگ داتیتول یپژوهشکده فناور 2
 .رانیباهنر کرمان، کرمان، ا دیدانشگاه شه ر،یبردس یکشاورز یمرکز آموزش عال یاهیگ داتیگروه تول 3

 ali.kazemi@uk.ac.ir: رایانامه .نویسنده مسئول 

 چکیده 

از چالش  :مقدمه امنیت غذایی جهانی است که بهره شوری خاک همچنان یکی  را در گونههای اصلی  تأثیر قرار  های مختلف بهوری محصولات کشاورزی  شدت تحت 

پیرامون تحمل به شوری درمی با وجود مطالعات متعدد  زراعی مختلف، بررسی  دهد.  پر  ای همچنان مگونههای تطبیقی بینگیاهان  با هدف  این پژوهش  حدود است. 

( و  Oryza sativa)مشترک و اختصاصی گونه( در برنج )های پاسخ به شوری  ولی و صفات مرفوفیزیولوژیک از طریق شناسایی مکانیسمهای مولککردن شکاف میان پاسخ 

ان اهداف عنوتوانند بهی کلیدی و مسیرهای متابولیکی است که میها بندی ژن ( طراحی شد. هدف نهایی این مطالعه، اولویتSolanum lycopersicumفرنگی )گوجه

 .های اصلاح نژاد دقیق مورد استفاده قرار گیرنداطمینان در برنامهقابل

روش  و  داده   :هامواد  متاآنالیز  رویکرد  از  مطالعه  این  ترانسکریپتومیدر  )های  استخراجماکرواریک  داده  (  پایگاه  از  مجاستفاده    NCBI GEOشده  دو  داده  شد.  موعه 

گردید:   متحمل  )گوجه  GSE16401انتخاب  رقم  رقم حساس    PL36فرنگی:  مقابل  و  Money Makerدر   )GSE58603    متحمل رقم  رقم   PL177)برنج:  مقابل  در 

ابزار  ( با استفاDGEها ) (. تحلیل بیان افتراقی ژنIR64حساس   های  انجام گرفت. ژن  FDR ≤ 0.05و    log2FC| ≥ 1|گیرانه  و با اعمال آستانه سخت  GEO2Rده از 

)بیان افتراقی  ابزار  DEGsیافته  طریق  از  اختصاصی  و  مشترک   )Venny 2.1.0  نقش شدن  روشن  برای  ادامه،  در  شدند.  چارچوبشناسایی  و  بیولوژیکی  های  های 

 .صورت گرفت WebGestalt 2024یگاه ( با استفاده از پاKEGGو  GOسازی عملکردی )شوری، تحلیل غنیمتابولیکی درگیر در تحمل به 

های متحمل، افزایش بیان هماهنگ  های متحمل و حساس در هر دو گونه بود. در ژنوتیپدهنده یک الگوی ترانسکریپتومیک متمایز بین ژنوتیپنتایج نشان   ها:یافته

، NHXو    HKTهای  های یونی کلیدی نظیر خانواده دهنده طور خاص، انتقالبه  واره سلولی، تنظیم اسمزی و متابولیسم ثانویه مشاهده شد.های مرتبط با بازسازی دیژن

ید دارد. علاوه بر  ها در حفظ هموستاز یونی و کاهش خسارات اکسیداتیو تأکداری را نشان دادند که بر نقش آناکسیدان، بیان افتراقی معنیهای دفاع آنتی در کنار ژن

های حساس های مرکزی پاسخ به شوری شناسایی شدند. در مقابل، ژنوتیپکننده عنوان تنظیم به  WRKYو    DREB  ،NACامل این، چندین خانواده فاکتور رونویسی ش

دهنده فروپاشی هماهنگی فیزیولوژیک تحت نشانتواند  ی مرسانی هورمونی نشان دادند که  های مرتبط با فتوسنتز، متابولیسم کربن و پیامکاهش بیان شدیدی را در ژن 

 .باشدشوری شدید  تنش

این پژوهش، چشمیافته  گیری:نتیجه ارائه میهای  تکاملی متفاوت  تبار  با  بر تحمل به شوری در دو محصول  از مکانیسم مولکولی حاکم  دهد. شناسایی  انداز جامعی 

  ابزار« بنیادی برای سازگاری با شوری در وجود یک »جعبه  دهنده اکسیدانی و تنظیم اسمزی مرتبط هستند( نشانآنتی  هایی که با ظرفیتویژه آنمسیرهای مشترک )به

شوری از طریق انتخاب ژنومیک یا ویرایش ژنی فراهم کرده و نقشه راهی برای توسعه    گیاهان است. این نتایج کاندیدهای مولکولی ارزشمندی را جهت ارتقای تحمل به

 .دهندت ارائه میاجمقاوم در برابر شرایط محیطی نامساعد در غلات و صیفی ارقام

 Oryza sativa، Solanum ،یونی یهموستاز ،یسیرونو یفاکتورها ،یاسهیمقا کسیپتومیترانسکر ،یتحمل به شور ،قیاصلاح نژاد دق های کلیدی:واژه 

lycopersicum. 

 یمقاله پژوهشاله: مق نوع 

 1404/ 10/ 05 آنلاین: شارانت، 1404/ 09/ 06 یرش:ذپ 1404/ 07/ 02  اصلاح: 1404/ 05/ 07 وع مقاله: دریافت:ن

پاسخ به تنش   یپتومیترانسکر یا سهیمقا زیمتاآنال(. 1404) .ع، پوریکاظمو  .ا ، یدهکرد بختکین  .،ح، بخشفرح .،س، یزاده کرمانقطب .،م، زاده ینق .، ا، ملازاده : داستنا

 :cbb.2026.13980.1147 DOI/10.22126.  588-568(،  4)4 ،غلاتی بیوشیم  و بیوتکنولوژی .یفرنگدر برنج و گوجه یشور
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 570 . .. گندم  یجارت ی هابرگ پرچم در رقم یزیولوژیکف  هاییژگیو یو برخ نآ یانه، اجزعملکرد دا
 

 ه دم مق

ت ست که به شدهای غیرزیستی مهم اشوری یکی از تنش

ایت عملکرد گیاه تأأثیر گذاشأته و وسعه و در نهبر رشد، ت

تهدیأأدی جأأدی بأأرای امنیأأت غأأذایی جهأأانی محسأأوب 

شود. برای مقابله با این مشکل، تولید ارقأام زراعأی بأا می

بأرداری پایأدار از ارا أی تحمل بالاتر به شوری برای بهره

در . (Tibesigwa et al., 2025) کشاورزی  روری است

عمدتاً جهت اصلاح ارقام،  گران  ، اصلاحات مرسوماتنباصلاح

های بأأر رویکردهأأای تجربأأی مبتنأأی بأأر مشأأاهده پاسأأخ

در محیط هدف، تکیه   ی(مورفولوژیکی و عملکردفنوتیپی )

بر و . با این حال، این انتخأاب فنأوتیپی اغلأب زمأاندارند

پرهزینه بوده و به دلیل رفتأار ژنتیکأی پیچیأده صأفات و 

محأیط، نتأایج ناپایأداری   دریپ  توجه ژنوتلکنش قابرهمب

های متفأاوت نمأک تولید کرده است. عواملی مانند غلظت

توانند بیان صفات را به شدت تغییر دهند، که انتخأاب می

هأای زودهنگام را دشوار و احتمال از دست رفأتن ژنوتیپ

 اسأأاسز درک عمیأأق الأأذا  .دهأأدمطلأأوب را افأأزایش می

-جهت تعیین اسأتراتژیتنش  ه بهگیا هایپاسخ ژنتیکی و

اسأأت. یأأک اسأأتراتژی اصأألاحی هأأای اصأألاحی  أأروری 

هأأای هأأدف و کردن ویژگیآل مسأأتلزم مشأأخ ایأأده

هأا در نظأر هایی است که رقم بهبود یافته بأرای آنمحیط

گیری از ژنومیکس و اصلاح مدرن با بهره  .گرفته شده است

ده ت را متحأول کأرشناسی مولکولی، انتخأاب صأفازیست

 نشأانگرهای عملکأردی .(Ammar et al., 2024) اسأت

(Functional Markers (FMs) )تری از نسأل پیشأرفته

هأای نشانگرهای مولکولی هستند که مستقیماً از توالی ژن

شأوند. بأر خألاف مسئول یک صفت خأاص اسأتخراج می

کأه فقأط  (AFLP یأا SSR ماننأد) نشأانگرهای سأنتی

ژن هأدف را   نتیکأی بأهی یأا نزدیکأی ژهمبستگی فنوتیپ

درصأأد  100طور بأأه  FMsنشأأانگرهای دهنأأد،نشأأان می

کننده فنوتیپ هستند، چون خود ژن یأا ناحیأه بینیپیش

 دهنأدکدکننده/تنظیمی صفت مورد نظر را هدف قأرار می

(Kage et al., 2016; Chaudhary et al., 2024). 

هأای ی ژنسأایشنااولین قدم در شناسایی این نشأانگرها،  

تنش شأوری( و یأافتن   مانندشرایط مختلف )  شده دریانب

های بین ژنوتیپ  (DEGs) دارهای با تفاوت بیان معنیژن

هایی مانند ماکرواری یا از طریق تکنیک  متحمل و حساس

RNA-seq ایأأن نشأأانگرها تحأأت تأأأثیر عوامأأل  .اسأأت

برداری یا مراحأل رشأد گیأاه قأرار محیطی، مراحل نمونه

تر و کارآمأدتر را فأراهم یأقکان انتخأاب دقگیرند و اممین

هأا انتخأاب مسأتقیم . آن(Liu et al., 2021) کننأدمی

هأای مأأرتبط بأأا صأفات فنأأوتیپی را ممکأأن سأأاخته و ژن

 دهند.کارایی انتخاب را افزایش می

تحمل به شوری یک صفت کمأی اسأت کأه تحأت تأأثیر 

 (G×E) هأاکنش آنچندین ژن، ژنوتیپ، محیط و بأرهم

د. درک جامع از عوامأل مأرثر بأر رشأد و توسأعه، دار  قرار

شامل پارامترهای مورفوفیزیولوژیکی و بیوشیمیایی، بأرای 

شناسایی ابزارهای انتخاب غیرمستقیم جهت بهبود تحمل 

. (Soltabayeva et al., 2021) به شوری  أروری اسأت

عملکرد بیوماس یا عملکرد محصول تحأت شأرایط تأنش 

برای ارزیابی تحمل   رویکرد رایجی  ه شرایط شاهد،نسبت ب

ساز در اصلاح برای افأزایش عملکأرد و گام سرنوشت.  است



 571 . 153-169(، 4)4، 1404ت، غلا یمیوشیو ب یوتکنولوژیو همکاران/ ب ملازاده
 

اصألاح بأرای  اسأت. تنش، انتخاب صفات هأدف به  تحمل

تحمل به شوری باید مبتنی بر چارچوبی دقیق از انتخأاب 

گیری باشد. صفاتی چأون نسأبت صفات مرثر و قابل اندازه

زنی، هاخ  قدرت جوانأکلروفیل کل، شسدیم به پتاسیم،  

شاخ  بقاء در تنش، و اجزای عملکرد، بارهأا در مقأالات 

اند. های قابل اعتمأاد معرفأی شأدهعلمی به عنوان شاخ 

ماننأد ق )زمانی که این صفات با نشانگرهای مولکولی دقیأ

های شناسأایی ژن  شده،تثبیتهای  QTLکاندیدا،  های  ژن

ای قأوی هشوند، پایپشتیبانی  (  یدهای مفیا هاپلوتیپ  شده،

 .(Younis et al., 2020) کننأدبرای انتخأاب فأراهم می

هأای سأنتی و ابزارهأای برای پر کردن فاصله میأان روش

ای راه یکپارچأه  گران از نقشأهپیشرفته، لازم است اصألاح

انتخأاب صأفات فنأوتیپی دقیأق،   که شأامل  پیروی کنند

یع هأای مطلأوب، تسأراعتبارسنجی مولکولی، تجمیأع آلل

هأأا در ابلاحی، و در نهایأأت ارزیأأابی انتخهای اصأأچرخأأه

ادغأام ابزارهأای مولکأولی   .اسأت  ایشرایط واقعی مزرعأه

طور بأأهانتخأأاب ژنأأومی  ونشأأانگرهای عملکأأردی  ماننأأد

های اصألاحی را افأزایش چشمگیری کارایی و دقت برنامه

 Soltabayeva et al., 2021; Chaudhary et) دهدمی

al., 2024.) 

های اخیأأر، رویکردهأای مولکأأولی امکأان تجزیأأه سأال رد

انأد. ژنتیکی تحمل به شوری را فراهم کرده  اساستر  دقیق

، این امکأان را RNA  یابیویژه توالیژنومیک عملکردی، به

دهد که تغییرات ترنسکریپتومی گیاهأان تحأت تأنش می

 ,.Kage et al) صأورت جأامع بررسأی شأودشأوری به

و  (DEG) شأده متفأاوتهای بیانژن . با شناسایی(2016

تأوان عوامأل هأا بأه مسأیرهای عملکأردی، میآن  رتباطا

مولکولی کلیدی تحمل را کأه در پشأت صأفات فنأوتیپی 

های اصلاحی قرار دارند، شناسأایی مورد استفاده در برنامه

 های ماکرواری ودادهز کرد. مطالعات متعددی با استفاده ا

RNA-seq بیأان فرنگی تحأت شأوریبرنج یا گوجأه رد ،

های بیوسنتز ژن(،  NHXو    HKT)  های یونیتر ناقلبیش

هأالوز(، یبرای تأر TPSبرای پرولین، P5CSا )هاسمولیت

 ( وAPXو  SOD ،CAT) اکسأأیدانیهأأای دفأأاع آنتیژن

را ( WRKYو  DREB ،NAC) فاکتورهأأأای رونویسأأأی

 ,.Chen et al., 2024; Guo et al) انأدگأزارش کرده

هأای کاندیأدا را ارائأه ها فهرسأتی از ژن. این یافته(2026

اند، اما دو شکاف مهم همچنأان وجأود دارد: نخسأت، داده

صورت مجزا بررسی اغلب این مطالعات تنها یک گونه را به

انأد  دوم، ای پرداختهگونأهاند و کمتر به مقایسأه بینکرده

ی و صأأفات های مولکأأولارتبأأاط مسأأتقیم بأأین پاسأأخ

گران بأه نأدرت اسأتفاده اصألاح  یزیولوژیکی مأوردمورفوف

 طور شفاف بیان شده است. انتخاب مولکأولی، از جملأهبه

و مهندسی ژنتیأک، اگرچأه نویأد  انتخاب به کمک نشانگر

هایی ماننأد دهد، اما محأدودیتدقت و کارایی بالاتر را می

و کأی  ، تأأثیر زمینأه ژنتیانتقال ناخواسته صفات نامطلوب

هأای میأدانی جأامع ها، و فقدان ارزیابیQTL  محیطی بر

ایأن فاصأله بأین  .(Sharma et al., 2021) داردوجأود 

هأا ظرفیت ابزارهای مولکولی و کاربرد گسترده و موفق آن

برنامأه در شرایط مزرعه، همچنان چالشأی کلیأدی بأرای  

مطالعات اخیر بنابراین    .آیدبه شمار می  های اصلاح نباتات

مولکولی را بأرای   هایدادهات با  ات صفاطلاع   میت ادغاماه
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چأون بأرنج و   مهمأی  گیاهأانتسریع پیشرفت ژنتیکی در  

پأژوهش حا أر بأا هأدف پأر   .کنأدفرنگی تأیید میگوجه

هأأای ترنسأأکریپتومی بأأرنج و ها، دادهکأأردن ایأأن شأأکاف

عنوان گیاهأان مأدل بأهفرنگی تحت تنش شوری را  گوجه

چه کأرده و بأه ، یکپارهستند  و دولپه  لپهتک  برای گیاهان

در ایأن بنأابراین،    مقایسه بین این دو گونه پرداخته است.

 متابولیأکها و مسیرهای  ژنمطالعه ما به دنبال شناسایی  

 مأوثرصفات  با    هاآنبررسی ارتباط  محور و  مشترک و گونه

ل، )مانند تجمأع پأرولین، ثبأات کلروفیأگیاهی  در اصلاح  

. هستیمبیوماس و غیره(  ،  نیاکسیداهای آنتیفعالیت آنزیم

الگری و غربأ بأرای کأه اسأت صفاتی بندیاولویت ما  هدف

 و مأرثرترهای اصلاحی انتخاب مقاومت به شوری در برنامه

 .هستند ترکاربردی

 هامواد و روش

 هاآوری دادهجمع

 با کیفیت بأالا  ماکرواریدر این پژوهش، دو مجموعه داده  

ارهأأای دند. معیانتخأأاب شأأ  NCBIرد GEO1 از پایگأأاه

هأأای ( وجأأود ژنوتیپ1ل )ها شأأامانتخأأاب ایأأن دیتاسأأت

-بأه  ( طراحأی آزمأایش2متحمل و حساس در هر گونه، )

( وجأود 3مشابه )شامل تیمأار شأوری و شأاهد(، )  صورت

هأای مهأم ( پوشش بافت4حداقل سه تکرار بیولوژیکی و )

 .برگ( بود در پاسخ به شوری )ریشه و

 فرنگیمربوط به گوجأه(  GSE16401)  مجموعه داده اول

(Solanum lycopersicum) هأای است کأه شأامل داده

 Moneyس )از بافت ریشه و برگ دو رقم حسا ماکرواری

 
1 Gene Expression Omnibus 

Makerمقأاوم ( و (PL36 )7 ای وگیاهچأه در مرحلأه 

 200باشد. گیاهان تحت تنش شوری با غلظأت  روزگی می

 Sun et) ساعت قرار گرفتند 5به مدت  NaCl مولارمیلی

al., 2010). مجموعه داده دو( مGSE58603 ) مربوط بأه

 ماکرواریهای است که شامل داده( Oryza sativaج )برن

س و حسأا( PL177) از بافت برگ و ریشه دو رقأم مقأاوم

(IR64 )باشد. تیمار شوری با غلظت می گیاهچه در مرحله

 اعمأال شأده اسأت مرحلأه 3 در NaCl مأولارمیلی 140

(Wang et al., 2016) .هأای این دو دیتاسأت از آزمایش

نأد. بنأابراین، ابدست آمأدههای متفاوت  مستقل و در گونه

 ، تحلیل بیان افتراقأیالی بین گروهیبرای کاهش اثر احتم

(DGE)2   به صورت جداگانه برای هر دیتاست انجام گرفت

بأین دو مشأترک و اختصاصأی  DEGs هأایو سپس ژن

 ایی شدند.گونه شناس

  با بیان متفاوت  هایژن شناسایی

 هأا بأا اسأتفاده از ابأزار آنلایأنتحلیل بیأان افتراقأی ژن

GEO2R افزاریهای نرم. این ابزار بر پایه بستهانجام شد 

R  شأامل ( 4.2.2)نسأخهGEOquery  (2.66.0)نسأخه 

 limma 3بسأته هأا( وپأردازش داده)بأرای دانلأود و پیش

کأأأار ( 2.58.0 سأأأخه )ن Biobase( و 3.54.0سأأخه )ن

پأردازش پیش .(Davis and Meltzer, 2007) کنأدمی

سأازی رمالن RMA4ابتدا بأا روش ماکرواریهای خام داده

 . ایأأن روش شأأامل(Irizarry et al., 2003) شأأدند

background correction ،quantile normalization 

 
2 Differentially Expressed Genes 
3 Linear Models for Microarray Analysis 
4 Robust Multi-array Average 
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هأای ت اسأت. پروبدر سطح پروبسأ summarization و

حأأذف  annotation هأأای بأأدونکنتأأرل کیفیأأت و پروب

های تکأراری، میأانگین شأدت گردیدند. برای حذف پروب

برای هر ژن محاسبه شد و پروب با بأالاترین شأدت   1بیان

 .بیان به عنوان نماینده ژن انتخاب گردید

طراحأی آزمایشأی  و limma مدل خطأیبا  تحلیل آماری

ی هأر تیمار شوری در مقابل شاهد( بأرا  هایمناسب )گروه

به صورت جداگانه اجرا شد. آزمون آمأاری مأورد یتاست  د

بود. برای کنترل نرخ خطای  moderated t-testاستفاده، 

اعمأأأال  Benjamini-Hochberg تصأأأحیح چندگانأأأه،

 FDR ≤ 0.05 و log₂FC| ≥ 1| هایی که دارایگردید. ژن

در   (DEGs) ان متفاوتهای دارای بیبودند، به عنوان ژن

صأورت به DEGs برای هر گونه، لیست .نظر گرفته شدند

مستقل تهیه شد. به دلیأل تفأاوت در سیسأتم نامگأذاری 

فرنگی، تمأام بأین بأرنج و گوجأه  (Ensembl ID) هاژن

 Arabidopsis هأأای مربوطأأه درهأأا بأأه همولوگژن

thaliana هأأای مشأأترک و تبأأدیل شأأدند. سأأپس ژن

 Venny 2.1.0 ن دو گونه با استفاده از ابزاراختصاصی بی

 .(Kazemzadeh et al., 2025)  شناسایی گردیدند

های ایأن پأژوهش، از محأدودیت  یکأیقابل ذکر است که  

مستقل از دو گونه متفاوت بأا   دادهمجموعه  استفاده از دو  

، مأدت تأنش و NaCl غلظت شرایط آزمایشی غیر یکسان

اثأرات  توانأد منجأر بأهمی هااست. این تفاوت بستر کشت

و تفسیر مقایسه مستقیم را بأا احتیأاط د  شو  2بین گروهی

مواجه سازد. برای به حداقل رساندن این سأوگیری، تمأام 

 
1 Average expression 
2 Batch effect 

های بیان افتراقی به صورت مستقل برای هأر گونأه تحلیل

شده مشترک بأین ها و مسیرهای غنیانجام شد و تنها ژن

ظر گرفته شدند. بأا ایأن عنوان نتایج اصلی در ندو گونه به

خاص شرایط آزمایشی را   تاثیراتبرخی    حال، امکان وجود

د کرد. مطالعأات آینأده بأا طراحأی یکسأان یأا توان رنمی

تواننأد ایأن محأدودیت را یکپارچه میهای از دادهاستفاده  

 .برطرف کنند

 هاو هستی شناسی ژن سازیتحلیل غنی

و بررسأی (  GO)  3سأازی عملکأردیبه منظور انجام غنأی

مرتبط با   (KEGG)  5و مسیرهای زیستی  4یهستی شناس

DEGs پایگأأاه بدسأأت آمأأده، از Web Gestalt 2024 

های کلیدی، برای درک بهتر تعاملات بین ژن.  استفاده شد

بأا اسأتفاده از  (PPIN) 6هأاکنشأی ژنتحلیل شبکه برهم

های انجأأام شأأد. شأأبکه GeneMANIA پایگأأاه داده

صورت جداگانه سأاخته هر دو گونه به DEGs کنشیبرهم

و   Cytoscapeافأزاربا اسأتفاده از نرم 7های هابژن شد و

شناسایی MCC الگوریتم بر اساس  CytoHubba پلاگین

 گردیدند.

 و بحث نتایج

  هااای دارای بیااان متفاااوتشناسااایی و توزیااع ژن

 افتراقی

نشأان داد کأه مأاکرواری    تحلیل ترنسکریپتومی مبتنی بر

نج بأا فرنگی و بأرگونأه گوجأهبه شأوری در هأر دو  پاسخ  

 
3 Gene Ontology 
4 Biological Process, Molecular Function, Cellular 

Component 
5 KEGG pathway 
6 Protein-Protein Interaction Network 
7 Hub genes 
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ه در الگوهأای بیأان ژن همأراه اسأت، امأا بازآرایی گسترد

هأای حسأاس و دامنه و جهت این بأازتنظیمی در ژنوتیپ

 متحمل یکسان نبود. بر اساس معیارهای تعیأین شأده  )

|log₂FC| ≥ 1و FDR ≤ 0.05)،  ژن  470در مجمأأوع

ژن دارای بیان متفاوت   307و    برنجدارای بیان متفاوت در  

هأا در لیسأت ژن  (.1رنگی شناسایی شد )شکل  فدر گوجه

توجهی از وجود تعأداد قابأل  ذکر شده است.تکمیلی  فایل  

سازی یأک های مشترک در هر دو ژنوتیپ، بیانگر فعالژن

ای که احتمأالاً هسته پاسخ عمومی به شوری است  هسته

ادل یأونی، تنظأیم شامل سأازوکارهایی ماننأد تنظأیم تعأ

اکسأیدانی، و بأازآرایی متابولیسأم های آنتیاسمزی، پاسخ

در  .(;Zhu, 2016 Deinlein et al., 2014) استانرژی 

دهنأد کأه های اختصاصی هر ژنوتیپ نشأان میمقابل، ژن

های عمومی توانایی تحمل شوری تنها به فعال شدن پاسخ

یمأأی های تنظوابسأأته نیسأأت، بلکأأه بأأه وجأأود شأأبکه

نأدی، و جهأت باختصاصی نیز نیاز دارد کأه شأدت، زمان

 (.Ismail and Horie, 2017کنند )پاسخ را کنترل می

 فرآیندهای زیستی مشترک و   عملکرد ژنی  تحلیل

های دارای بیان متفاوت نشأان داد کأه ژن  سازتحلیل غنی

ای پیچیأده و سأازی مجموعأهتنش شأوری موجأب فعال

ای زیسأأتی در هأأر دو گونأأه بأأرنج و چندلایأأه از فرآینأأده

های دفأاعی، تنظأیم شود که شامل پاسأخیفرنگی مگوجه

ر سلولی و کنترل بیأان ژن اسأت. یکی، حفظ ساختامتابول

هأا اگرچه بخشأی از ایأن فرآینأدها میأان تمأامی ژنوتیپ

سأازی مشترک بود، اما تفاوت در شدت و همأاهنگی فعال

حمأل بأه شأوری ای در سأطح تکننأدهها نقأش تعیینآن

 .(Van Zelm et al., 2020) داشت

های حسأاس و متحمأل فرآیندهای مشترک میان ژنوتیپ

عمدتاً شامل پاسخ به تنش اکسیداتیو، تنظیم هموسأتازی 

ها، متابولیسم اسیدهای یونی، متابولیسم کربن، انتقال یون

و تنظأیم تقسأیم سألولی  RNA آمینأه، کنتأرل کیفیأت

عنوان پاسخ پایه گیاه به شوری عمل بودند. این مسیرها به

ای حفظ بقا و پایداری اولیأه سألول  أروری بر  د وکننمی

دهأد کأه گیاهأان، مشأترک نشأان می  مواردهستند. این  

ای از سأأازوکارهای نظر از سأأطح تحمأأل، مجموعأأهصأأرف

با   .کنندحفاظتی عمومی را در مراحل اولیه تنش فعال می

نشأان  GO سأازیی غنیتر الگوهااین حال، بررسی دقیق

هأأای متحمأأل از راهبرد هأأای حسأأاس ونوتیپداد کأأه ژ

(. در 2کننأأد )شأأکل عملکأأردی متفأأاوتی اسأأتفاده می

 فرنگیو گوجأأه (IR64) هأأای حسأأاس بأأرنجژنوتیپ

(Money Maker)سأأازی مربأأوط بأأه تأأرین غنی، بأأیش

، (ROS)  های فعأال اکسأیژنفرآیندهای مرتبط بأا گونأه

هأأأای راکسأأأید، فعالیأأأت آنزیممتابولیسأأأم هیأأأدروژن پ 

ود. غالأب زدایی سألولی بأیرهای سماکسیدوردوکتاز و مس

هأای دهنده آن است کأه ژنوتیپبودن این فرآیندها نشان

حسأأاس عمأأدتاً در و أأعیت »پاسأأخ ا أأطراری« بأأاقی 

مانند و بخش عمده منابع سلولی خأود را صأرف مهأار می

الگأویی کنند. چنین  آسیب ناشی از استرس اکسیداتیو می

در متابولیسأم و   رف انأرژی، اخأتلالمعمولاً با افزایش مص

 .کاهش پایداری رشد همراه است
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تحأت تأنش  (B) فرنگیو گوجه (A) های حساس و متحمل برنجهای دارای بیان متفاوت در ژنوتیپدیاگرام ون ژن  -1شکل  

 .شوری
Figure 1- Venn diagrams of differentially expressed genes (DEGs) between tolerant and sensitive 

genotypes under salinity stress in (A) rice and (B) tomato. 

و  (PL177) هأأای متحمأأل بأأرنجدر مقابأأل، ژنوتیپ

تر تر و هماهنگای گستردهمجموعه (PL36) فرنگیگوجه

های از فرآیندهای زیستی را فعال کردند که فراتر از پاسأخ

توجهی سازی قابلها، غنیبود. در این ژنوتیپدفاعی صرف  

یگنالینگ در مسیرهای مرتبط با بازسازی دیواره سلولی، س

، انتقأأال (ABA ویژه اکسأأین، جیبأأرلین وبأأه) ورمأأونیه

اسیدهای آمینه، تنظیم فسفوریلاسیون، متابولیسم ثانویأه 

مشأاهده  RNA و فرآیندهای مرتبط بأا انتقأال و نظأارت

دهأد کأه ان این مسأیرها نشأان میزممزی هساشد. فعال

متحمل از یک شبکه تنظیمی چندلایأه بأرای   هایژنوتیپ

 .کنندفظ تعادل متابولیکی و عملکرد سلولی استفاده میح

هأأای مأأرتبط بأأا بأأازآرایی دیأأواره سأألولی و حضأأور ترم

هأأای متحمأأل اهمیأأت هأأای ثانویأأه در ژنوتیپمتابولیت

را در تحمأل شأوری سازوکارهای سأاختاری و متأابولیکی 

انأد کأه تقویأت نشان داده  کند. مطالعات اخیربرجسته می

توانأد از و افزایش ترکیبات ثانویه می ساختار دیواره سلولی

نشت یونی جلوگیری کرده و پایداری سألول را در شأرایط 

 Lamers et al., 2020; Colin et) حفأظ کنأد یشأور

al., 2023) .سازی فرآیندهای مرتبط باعلاوه بر این، غنی 

RNA surveillance تو کنتأرل کیفیأ mRNA  نشأان

ها در سطح پسارونویسی نیز یکأی دهد که تنظیم پاسخمی

 ,.Raza et al) از اجزای مهأم تحمأل بأه شأوری اسأت

2024; Jiang et al., 2022.) در مجموع، نتایج تحلیأل 

GO صألی میأان حساسأیت و کأه تفأاوت ا دهدنشان می

های تحمل به شوری نأه در وجأود یأا عأدم وجأود پاسأخ

های ر میزان هماهنگی و یکپأارچگی شأبکهدفاعی، بلکه د

هأای متحمأل از یأک ژنوتیپ تنظیمی و متابولیکی اسأت.

کننأد کأه در آن نگأر اسأتفاده میراهبرد متعأادل و پیش

صأأورت بهفرآینأأدهای دفأأاعی، رشأأد و نگهأأداری سأألولی 

A B 
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های حساس شوند، در حالی که ژنوتیپزمان تنظیم میهم

 دهنأدمحأور نشأان میهایی واکنشأی و تنشعمدتاً پاسخ

(Wang et al., 2016)ها پایأه مناسأبی بأرای . این یافته

در   KEGG  مسیرهایمتابولیکی و تحلیل    بازآراییتفسیر  

 .کندبخش بعدی فراهم می

 KEGG   متابولیکی و تحلیل مسیرهای بازآرایی

نشان داد کأه تأنش  KEGG سازی مسیرهایتحلیل غنی

های متأابولیکی و هشوری موجب بأازآرایی گسأترده شأبک

شأود، امأا فرنگی میگوجأه  تنظیمی در هر دو گونه برنج و

ی هأامتابولیکی میان ژنوتیپ  بازآرایینوع و هماهنگی این  

 توجهی دارد. برخلاف تحلیللحساس و متحمل تفاوت قاب

GO بأر فرآینأدهای عملکأردی متمرکأز بأود،  ترکه بیش

حأد نشان داد کأه تحمأل بأه شأوری تأا  KEGG تحلیل

و همأأاهنگی مسأأیرهای دهی زیأأادی بأأه نحأأوه سأأازمان

در هر . (3متابولیکی و تخصی  انرژی وابسته است )شکل  

بن، ای مانند متابولیسأم کأرپایه  دو گونه، برخی مسیرهای

، متابولیسأم اسأیدهای آمینأه و فرآینأدهای TCA  چرخه

مرتبط با تولید انأرژی در پاسأخ بأه شأوری فعأال شأدند. 

دهد که بأازتنظیم ای مشترک نشان میحضور این مسیره

های گیأاه بأه یکأی از نخسأتین پاسأخ ،متابولیسم مرکزی

ژی موردنیأاز تنش شوری است و نقش مهمی در تأمین انر

برای حفظ هموستازی سلولی دارد. مطالعات متعددی نیأز 

اند که پایداری متابولیسم کربن و حفأظ تعأادل دهنشان دا

های اسمزی و یونی به تنشانرژی از عوامل کلیدی تحمل  

 ,Munns and Tester, 2008; Zhu) شوندمحسوب می

هأأای فأأاوت اصأألی میأأان ژنوتیپبأأا ایأأن حأأال، ت. (2016

از این مسیرها مشاهده   ساس و متحمل در نحوه استفادهح

 فرنگیو گوجأه (IR64) های حساس بأرنجشد. در ژنوتیپ

(Money Maker)سأأازی عمأأدتاً در مسأأیرهای ، غنی

بولیسأم تنشأی و تبط بأا تجزیأه اسأیدهای آمینأه، متامر

فرآیندهای تولید سریع انرژی مشاهده شد. این الگو نشأان 

ساس برای مقابله با تنش، به سأمت دهد که گیاهان حمی

 هأایپاسأخسأازی  مصرف سریع منأابع متأابولیکی و فعال

 کنند. ا طراری حرکت می
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هأای حسأاس و متحمأل بأین ژنوتیپ Gene Ontology (GO) های عملکردی مبتنی بأرمفهومی تفاوتیش نما -2شکل

 تنش شوری. تحت 

Figure 2- Conceptual representation of Gene Ontology (GO)-based functional differences between 

sensitive and tolerant genotypes under salinity stress.  
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و متابولیسأم  ROS فعالیت مسأیرهای مأرتبط بأا ایشافز

هأا احتمأالاً منجأر بأه ناپایأداری استرسی در این ژنوتیپ

شود. رشد می  کاهشمتابولیکی، کاهش کارایی فتوسنتز و  

هأای عنوان یکأی از ویژگیتأر نیأز بأهچنین الگویی پیش

 اصأألی گیاهأأان حسأأاس بأأه شأأوری معرفأأی شأأده اسأأت

(Srivastav et al., 2018; Sahoo et al., 2020). 

و  (PL177) هأأای متحمأأل بأأرنجدر مقابأأل، ژنوتیپ

تری از تر و هماهنأگالگوی متعأادل (PL36) فرنگیگوجه

(. در ایأأن 3متأأابولیکی را نشأأان دادنأأد )شأأکل  بأأازآرایی

ها، علاوه بر مسیرهای مرتبط با متابولیسم کأربن و ژنوتیپ

یرهای توجهی در مسأأسأأازی قابأألنیتولیأأد انأأرژی، غ 

هأأای ثانویأأه، بیوسأأنتز متابولیت سأأیگنالینگ هورمأأونی،

 لیسأم لیپیأدها، انتقأالپروپانوئیأد، متابومسأیرهای فنیل

RNA سأازی و تنظیم فسفوریلاسیون مشاهده شأد. فعال

هأأای دهأأد کأأه ژنوتیپزمأأان ایأأن مسأأیرها نشأأان میهم

ین سخ به تنش را تأمتنها انرژی موردنیاز برای پامتحمل نه

ای تنظیمی برای حفظ رشد، ثبأات از شبکه  ند، بلکهکنمی

 .برندغشایی و سازگاری سلولی بهره می

هأأای ثانویأأه و سأأازی مسأأیرهای مأأرتبط بأأا متابولیتغنی

هأای متحمأل اهمیأت نقأش پروپانوئیدها در ژنوتیپفنیل

اکسأیدانی را در کأاهش آسأیب ترکیبات حفأاظتی و آنتی

کنند ات اخیر بیان میدهد. مطالعشوری نشان می  ناشی از

ترکیبات ثانویه نظیر فلاونوئیدها و ترپنوئیدها علاوه بأر که  

اکسیدانی، در تنظیم سیگنالینگ تنش و حفأظ نقش آنتی

 پایأأأداری غشأأأای سأأألولی نیأأأز مشأأأارکت دارنأأأد

(Hasanuzzaman and Fujita, 2022; Zhou et al., 

ابولیسأم رهای مرتبط بأا متهمچنین، حضور مسی .(2019

الاً بیأانگر نقأش بأازآرایی غشأاها در حفأظ پیدها احتمألی

عملکرد سلولی و کأاهش سأمیت یأونی در شأرایط شأور 

، تفأاوت در KEGG  های مهأم تحلیألیکی از یافتهت.  اس

های حسأاس و نحوه تنظیم متابولیسم کربن میان ژنوتیپ

ل شد، اما متحمل بود. اگرچه این مسیر در هر دو گروه فعا

تبأأاط تری از ارحمأأل الگأأوی هماهنأأگهأأای متدر ژنوتیپ

شاهده های دفاعی ممیان تولید انرژی، تنظیم رشد و پاسخ

های جدید تحمل شوری مطابقأت شد. این مو وع با مدل

کنند موفقیت گیاهان متحمل در شأرایط دارد که بیان می

 ها در ایجأاد تعأادل میأان مصأرفآن شور ناشی از توانایی

نه صرفاً شأدت پاسأخ است،  انرژی، رشد و حفاظت سلولی  

 (.Hao et al., 2021; Van Zelm et al., 2020) دفاعی

دهد که تحمل نشان می KEGG در مجموع، نتایج تحلیل

های هدفمند و هماهنأگ شأبکه  بازآراییبه شوری حاصل  

هأای متحمأل بأا متابولیکی و سأیگنالینگ اسأت. ژنوتیپ

تعادل میأان متابولیسأم انأرژی، تنظأیم هورمأونی،   حفظ

ری قأأادر بأأه حفأأظ متابولیسأأم ثانویأأه و پایأأداری سأأاختا

عملکأرد سأألولی در شأرایط شأأور هسأتند، در حأأالی کأأه 

ا أأطراری و  هأأایپاسأأخهأای حسأأاس عمأأدتاً بأه ژنوتیپ

اند که در نهایت منجر بأه کأاهش کأارایی پرهزینه وابسته

دهد که تفأاوت ها نشان میفتهشود. این یافیزیولوژیک می

تنها در نوع مسیرهای میان حساسیت و تحمل به شوری نه

هأا در شده، بلکه در میزان هماهنگی و یکپارچگی آنفعال

 .(3های متابولیکی نهفته است )شکل سطح شبکه
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نتایج این پژوهش نشان داد که پاسخ به تأنش شأوری در 

گسأترده در   آراییبأازفرنگی عمدتاً از طریأق  برنج و گوجه

ها، حفظ هموستازی یأونی، مسیرهای مرتبط با انتقال یون

دهی هورمونی، و تنظیم فرایندهای پاسخ به تنش، سیگنال

سازی های غنیتحلیلشود.  رشد و دیواره سلولی اعمال می

هأا، بأر اهمیأت فراینأدهای ژنعملکردی مأرتبط بأا هاب

. وری تأکیأأد داشأأتزیسأأتیک کلیأأدی در تحمأأل بأأه شأأ

تأأرین شأأود، مهممشأأاهده می 4طور کأأه در شأأکل همأأان

شأده شأامل مأدیریت تأنش، یفرایندهای زیستی شناسای

دهی هأأا، حفأأظ هموسأأتازی یأأونی، سأأیگنالانتقأأال یون

هورمونی و بازسازی دیواره سلولی است. این نتأایج نشأان 

عنأوان مراکأز بأهشأده  هأای شناساییژندهد کأه هابمی

های سأأازی پاسأأخهنگهما ، نقأأش محأأوری درتنظیمأأی

های کنند. گأذار از پاسأخسلولی به استرس شوری ایفا می

های تنظیمأی هماهنأگ و صرفاً واکنشأی بأه ایأن شأبکه

کننأده اصألی تحمأل بأه چندبعدی، احتمالاً عامأل تعیین

هأای مأورد مطالعأه اسأت. اگرچأه ایأن شوری در ژنوتیپ

هأدف   ناسایی مسأیرهایها پتانسیل بالایی برای شتحلیل

آورد، امأأا اعتبأأار های اصأألاح نأأژاد فأأراهم مأأیدر برنامأأه

هأأای کاندیأأد، نیازمنأأد مطالعأأات ژنابعملکأأردی ایأأن ه

 تجربی تکمیلی است.

های مشترک و اختصاصی تحمل به  مقایسه مکانیسم

 شوری

و   GO  سأازی، غنیDEGs  ادغام نتایج حاصأل از تحلیأل

برنج و  سخ به شوری درشان داد که پان KEGG مسیرهای

ای از سأازوکارهای عمأومی و فرنگی بر پایه مجموعهگوجه

در عین حال مسیرهای اختصاصی مرتبط با تحمأل شأکل 

های ای از پاسأخها مجموعهگیرد. اگرچه تمامی ژنوتیپمی

کنند، اما تفاوت پایه برای مقابله با تنش شوری را فعال می

کننأده ها تعیینپاسأخ در نحوه هماهنگی و یکپارچگی این

در هر دو   .(1سطح تحمل یا حساسیت گیاه است )جدول  

رتبط بأا متابولیسأم کأربن، پاسأخ بأه گونه، مسأیرهای مأ

هأا، استرس اکسیداتیو، تنظأیم تعأادل یأونی، انتقأال یون

و فرآیندهای پایه متابولیسم انأرژی  RNA کنترل کیفیت

د. عنوان بخش مشترک پاسخ بأه شأوری مشأاهده شأدنبه

ا احتمالاً نخستین لایه دفأاعی گیأاه در برابأر این فرآینده

ند و بأرای حفأظ بقأای سألولی در دهتنش را تشکیل می

شرایط شور  روری هستند. مطالعات پیشأین نیأز نشأان 

و حفأأظ تعأأادل یأأونی از  ROS انأأد کأأه تنظأأیمداده

های پاسخ گیاهان بأه شأوری محسأوب ترین مرلفهبنیادی

با  .(Zhu, 2016; Munns and Tester, 2008)  شوندمی

محور هایی تنشهای حساس عمدتاً پاسخاین حال، ژنوتیپ

سازی شأدید مسأیرهای و واکنشی نشان دادند که با فعال

 زدایی و تجزیه متابولیکی همراه بود.، سمROS  مرتبط با
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 های حساس و متحمل.متابولیکی تحت تنش شوری در ژنوتیپ یبازآراینمایش شماتیک   -3شکل

Figure 3- Schematic representation of metabolic reprogramming under salinity stress in sensitive and 

tolerant genotypes.  
 

 

توجهی از منابع سلولی صرف ها، بخش قابلدر این ژنوتیپ

که احتمالاً منجر به افزایش   مهار آسیب ناشی از تنش شد

هزینه انرژی، اختلال در فرآیندهای رشد و کاهش پایداری 

شود. غالب بودن مسیرهای دفاعی فأوری در متابولیکی می

هد که این گیاهأان بیشأتر دهای حساس نشان میژنوتیپ

ماننأد و توانأایی ا أطراری« بأاقی می  پاسأخدر و عیت »
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های رشد و سازگاری محدودی برای تنظیم هماهنگ پاسخ

ای هأأای متحمأأل مجموعأأهدر مقابأأل، ژنوتیپ .دارنأأد

تر از سأازوکارهای زیسأتی را فعأال تر و هماهنأگپیچیده

سألولی،   کردند که شامل تنظیم هورمونی، بازسازی دیواره

، تنظأأیم RNA کنتأأرل پسارونویسأأی متابولیسأأم ثانویأأه،

های سأیگنالینگ بأود فسفوریلاسیون و همأاهنگی شأبکه

 (. 1جدول  )

دهد کأه تحمأل زمان این مسیرها نشان میسازی همفعال

های دفاعی نیست، بلکه به شوری صرفاً نتیجه تقویت پاسخ

و  حاصل ایجاد تعادل میان حفاظت سألولی، تنظأیم رشأد

های جدیأد ها بأا مأدلپایداری متابولیکی است. این یافته

 کننأد گیاهأانخوانی دارد کأه بیأان میتحمل شوری هم

ده نگأأر« اسأأتفامتحمأأل از راهبردهأأای »تنظیمأأی و پیش

های کنند، در حالی که گیاهان حساس عمدتاً به پاسأخمی

 Hao et al., 2021; Van Zelm et) اندواکنشی وابسته

al., 2020) .هأای هأای مهأم میأان ژنوتیپیکی از تفاوت

و  RNA متحمل و حساس، نقأش فرآینأدهای مأرتبط بأا

هأأأای متحمأأأل، ود. در ژنوتیپهای تنظیمأأأی بأأأشأأأبکه

 RNA transport  ،RNA  سازی فرآیندهای مرتبط باغنی

localization و mRNA surveillance  نشأان داد کأه

های تنشی تنها در سأطح رونویسأی محأدود کنترل پاسخ

ی در شود و فرآیندهای پسارونویسأی نیأز نقأش مهمأنمی

ان یکأی از عنوها دارند. این مو وع اخیراً بأهپایداری پاسخ

گیاهان در شأرایط شأور معرفأی   تحملهای کلیدی  مرلفه

ایأن، حضأور  علاوه بأر .(Jiang et al., 2022) شده است

مسیرهای مرتبط با بأازآرایی دیأواره سألولی و متابولیسأم 

هأأای متحمأأل اهمیأأت حفأأظ ترکیبأات ثانویأأه در ژنوتیپ

ساختار سلولی و ثبات غشایی را در شرایط شأور برجسأته 

اند که تقویت دیواره سألولی و د. مطالعات نشان دادهکنمی

ی توانأأد از نشأأت یأأونهأأای ثانویأأه میافأأزایش متابولیت

های اسمزی و یأونی جلوگیری کرده و تحمل گیاه به تنش

 ,.Lamers et al., 2020; Colin et al) را افزایش دهد

2023 .) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 582 . .. گندم  یجارت ی هابرگ پرچم در رقم یزیولوژیکف  هاییژگیو یو برخ نآ یانه، اجزعملکرد دا
 

هأا در پاسأخ بأه تأنش شأوری در بأرنج و اختصاصأی ژنوتیپ  های مشأترک )پایأه( وای از مکانیسأمنمای مقایسه  -1  جدول

 فرنگیگوجه
Table 1- Comparative overview of core (shared) and genotype-specific mechanisms in response to 

salinity stress in rice and tomato 

 پیامد متحمل  حساس  مشترک دسته

 تعادل انرژی  شده حفظ نامتعادل  فعال  متابولیسم کربن 

 رشد  شده حفظ مختل مشترک فتوسنتز

 پایداری  شده ویتتق محدود  بازسازی  دیواره سلولی 

RNA  تنظیم ژن فعال   عیف  انتقال 

 رشد  شده تنظیم  مختل — هورمون 

 سازگاری  فعال  کم — متابولیسم ثانویه 

 انرژی  متعادل ↑ تجزیه پایه  آمینواسید

 هماهنگی فعال   عیف  — سیگنالینگ 

 

 

 ریمدل یکپارچه تحمل به شو

هأأأای ترنسأأأکریپتومی، ادغأأأام نتأأأایج حاصأأأل از تحلیل

امکأان ارائأه یأک مأدل   ،ایعملکردی، متابولیکی و شبکه

یکپارچه از تحمل به شوری را فراهم کرد که ارتباط میأان 

های مولکأأولی و پیامأأدهای فنأأوتیپی را در بأأرنج و پاسأأخ

دهأد کأه دهد. این مدل نشأان میمیفرنگی تو یح  گوجه

هأای حسأاس و متحمأل نأه در میان ژنوتیپتفاوت اصلی  

دهی، وجود مسیرهای پاسخ به تنش، بلکه در نحوه سازمان

بأر   .های تنظیمأی نهفتأه اسأتهماهنگی و کارایی شبکه

ها در مراحل اولیه مواجهأه اساس این مدل، تمامی ژنوتیپ

 عمأومی شأامل تنظأیم هایای از پاسأخبا شوری مجموعه

ROSغییأر در متابولیسأم انأرژی و ، کنترل تعادل یونی، ت

ها کنند. این پاسخسازی فرآیندهای دفاعی را آغاز میفعال

عنوان سیستم حفاظتی اولیه برای حفأظ بقأای سألولی به

کنند و در اغلأب گیاهأان تحأت تأنش مشأاهده عمل می

 (. Zhu, 2016; Munns and Tester, 2008) شأوندمی

های حساس، پاسخ به شأأوری عمأأدتاً در  با این حال، در ژنوتیپ

ماند و بیشتر با تحریک مسیرهای مأأرتبط  سطح دفاعی باقی می

زدایی و بسیج سریع منابع انرژی همأأراه  با تنش اکسیداتیو، سم

اختلال در  است  الگویی که معمولاً با افزایش هزینه متابولیکی،  

 Munns and)  شودهمراه می  فتوسنتز و کاهش کارایی رشد

Tester, 2008; Sun et al., 2010; Hao et al., 

. در چنأأین شأأرایطی، گیأأاه بخأأش زیأأادی از ظرفیأأت  (2021

کند و در نتیجأأه تأأوان  سلولی خود را صرف مقابله با آسیب می

بن و  کمتری برای حفظ هموستازی یونی، پایداری متابولیسم کر
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 ;Deinlein et al., 2014هد داشت )سازگاری بلندمدت خوا

Van Zelm et al., 2020  5(. ایأأن و أأعیت در شأأکل  

محأأور نمأأایش داده شأأده  صورت یک پاسأأخ واکنشأأی و تنشبه

های دفاعی را  های متحمل قادرند پاسخدر مقابل، ژنوتیپ  است.

  صأأورت هماهنأأگ ادغأأامهای تنظیمی و متأأابولیکی بهبا شبکه

گنالینگ هورمأأونی،  کأأه تنظأأیم بیأأان ژن، سأأیطوریکننأأد، به

بازآرایی دیواره سلولی، متابولیسم ثانویأأه و کنتأأرل فرآینأأدهای  

زمان در خدمت پایداری سأألولی قأأرار  طور همفسفوریلاسیون به

 Wang et al., 2016; Hasanuzzaman and)گیرند  می

Fujita, 2022; Colin et al., 2023)ی  . ایأأن همأأاهنگ

داری غشأأایی، تنظأأیم  انأأرژی، پایأأ  چندلایه موجب حفظ تعادل

شأأود و  بهتر هموستازی یونی و تداوم رشد در شأأرایط شأأور می

پاسخ به شوری را از یک واکنش صرفاً دفأأاعی بأأه یأأک سأأامانه  

 ;Ismail and Horie, 2017)  کندتنظیمی پایدار تبدیل می

Zhou et al., 2019)شده در    . بر این اساس، الگوی مشاهده

عنوان گأأذار از یأأک راهبأأرد  بأأه  توانهای متحمل را میژنوتیپ

محأأور و سأأازگارانه تفسأأیر کأأرد   واکنشی به یک راهبرد تنظیم

رود  های اصلی تحمل به شوری به شمار میالگویی که از ویژگی

(Deinlein et al., 2014; Hao et al., 2021.) 

 

 

 

 .هامرتبط با هاب ژن GO شدههای غنیترمهای هر شبکه و یست هاب ژنلبرنج وگوجه،   DEGsشبکه برهمکنشی   -4شکل
Figure 4- Protein-protein interaction networks of DEGs in rice and tomato, the hub gene lists for each 

network, and the enriched GO terms associated with the hub genes. 
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ای های مهأأم ایأأن مأأدل، نقأأش فرآینأأدهیکأأی از جنبأأه

در تحمأأل بأأه  RNA تنظأأیم هایپسارونویسأأی و شأأبکه

 RNA شوری است. حضور گسترده فرآیندهای مرتبط بأا

surveillance ،RNA transport  و کنتأأأأأأأأرل

دهد که های متحمل نشان میدر ژنوتیپ  mRNAکیفیت

های تنشأی در ایأن گیاهأان تنهأا بأه سأطح تنظیم پاسخ

قش مهمی ن RNA رونویسی محدود نیست و کنترل دقیق

 RNA . مطالعات اخیر نیأزها دارددر حفظ پایداری پاسخ

regulation های کلیأأدی عنوان یکأأی از مرلفأأهرا بأأه

 Jiang) اندآوری گیاهان در شرایط تنش معرفی کردهتاب

et al., 2022.)  عأألاوه بأأر ایأأن، ارتبأأاط نزدیأأک میأأان

متابولیسأأم ثانویأأه، بازسأأازی دیأأواره سأألولی و تنظأأیم 

تحمأل   دهد کههای متحمل نشان میدر ژنوتیپ  هورمونی

زمأأان فرآینأأدهای دفأأاعی، بأأه شأأوری حاصأأل تعامأأل هم

ساختاری و تنظیمی است. این مو وع بیانگر آن است کأه 

سأازی موفقیت گیاهان متحمل در شرایط شور نه بأه فعال

ها در ایجاد همأاهنگی یک مسیر خاص، بلکه به توانایی آن

  .ابسته استهای زیستی ومیان شبکه

 

 

های مولکأولی و پیامأدهای فنأوتیپی تحأت تأنش شأوری را نشأان مدل یکپارچه چندسطحی که ارتباط بین پاسخ  -5شکل 

 دهد.  می
Figure 5- Multi-level integrative model linking molecular responses to phenotypic outcomes under 

salinity stress.  
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 نتیجه گیری کلی

هأأأای جأأأامع گیأأأری از تحلیلبهرهایأأأن پأأأژوهش بأأأا 

و مسأیرهای (  GO)  سازی عملکردیترانسکریپتومی، غنی

چأأارچوبی مولکأأولی بأأرای درک (، KEGG) متأأابولیکی

فرنگی ارائه نمأود. نتأایج تحمل به شوری در برنج و گوجه

کی های فیزیولأوژینشان داد که هر دو گونه گیأاهی پاسأخ

، مدیریت استرس ای مشترکی نظیر تنظیم تعادل یونیپایه

نأد  بأا کناکسیداتیو و تعدیل متابولیسم انرژی را فعال می

های متحمأل و حسأاس این حال، تمایز اصلی بین ژنوتیپ

 .ها نهفته اسأتدر سطح هماهنگی و یکپارچگی این پاسخ

هأای کلیأدی، تحلیأل برای درک بهتأر تعأاملات بأین ژن

ایی شناسأ  هأای هأابو ژنانجأام  ها  کنشی ژنشبکه برهم

هأای کنشأی، لیسأت ژنهای برهمگردیدند. تصاویر شبکه

هأا ارائأه مرتبط با هأاب ژن GO شدههای غنیهاب و ترم

های حساس عمدتاً پاسأخی واکنشأی و ژنوتیپ  .شده است

های متحمأل محور نشان دادند، در حالی که ژنوتیپ  تنش

چندلایأأه و هماهنأأگ بهأأره از یأأک سیسأأتم تنظیمأأی 

تم شامل تعامل مرثر میأان مسأیرهای بردند. این سیسمی

سأألولی، متابولیسأأم تنظأأیم هورمأأونی، بازسأأازی دیأأواره 

 هایهای سیگنالینگ است. تحلیلترکیبات ثانویه، و شبکه

GO و KEGG  بازآراییهمراه با تحلیل شبکه، بر اهمیت 

های متأأابولیکی و تنظیمأأی فراتأأر از هماهنأأگ شأأبکه

رنأد. شناسأایی هأاب سازی یک مسیر منفرد تأکید دافعال

 ،DREBد ماننأأ هأأا و فاکتورهأأای رونویسأأی کلیأأدیژن

NAC و WRKY های کننأدهنقأش محأوری ایأن تنظیم

. پذیری سلولی برجسته سأاختمرکزی را در ایجاد انعطاف

دهأد کأه مدل یکپارچه پیشنهادی این مطالعأه نشأان می

های تنظیمأی های صرفاً واکنشأی بأه شأبکهاز پاسخ  گذار

کننده اصلی تحمل بأه چندبعدی، عامل تعیین  هماهنگ و

های ایأن تحقیأق،  أمن ارتقأاء درک . یافتأهشوری است

مولکولی از سازوکارهای تحمل به شوری، پتانسیل بأالایی 

های هأا و مسأیرهای هأدف در برنامأأهبأرای شناسأایی ژن

 .آوردفراهم می  12اصلاح نژاد دقیق

بینش ب ارائه  وجود  مطالا  این  ارزشمند،  دارای های  عه 

قرارمحدودیت توجه  مورد  باید  که  است  گیرد.   هایی 

های ترانسکریپتومی دو  نخست، این پژوهش بر اساس داده

فرنگی( انجام شده است. هرچند  گونه گیاهی )برنج و گوجه

(  دو لپه  تک لپه و این دو گونه از تبارهای تکاملی متفاوت )

داده با  همراه  و  شدند  درانتخاب  همولوگ   های 

Arabidopsis thaliana  مورد  )به مدل(  گیاه  عنوان 

مکانیسمبررس تعمیم  همچنان  اما  گرفتند،  قرار  های  ی 

شناسایی با  مشترک  باید  زراعی  گیاهان  تمام  به  شده 

گونه این  انتخاب  شود.  انجام  اهمیت احتیاط  دلیل  به  ها 

آن و عیت  و  بالا  بهاقتصادی  تا  ها  مدل،  گیاهان  عنوان 

پذیری مطالعه را افزایش داده است، محدودی قدرت تعمی

اعتبارسنج گونهاما  در  نتایج  )به ی  بیشتر  سایر های  ویژه 

مطالعه  از طرف دیگر    .جات(  روری استغلات و صیفی

داده پایه  وجود  ماکرواری  های  بر  با  است.  شده  انجام 

کمتر و پوشش گسترده ژنوم در زمان    مزایایی مانند هزینه

آزمایش این  دارای ماکرواری  های  داده  ها،انجام 

بمحدودیت نسبت  ذاتی  این   RNA-seq ههای  هستند. 
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های با  ها شامل حساسیت کمتر در تشخی  ژن محدودیت

ایزوفرم  بیان کم توانایی در شناسایی  عدم  های جدید و  و 

است. بنابراین، برخی تغییرات بیان   splicing هایواریانت

باشند  ،ظریف مانده  نادیده  است  این  همچنین    .ممکن 

تحلیل پایه  بر  عمدتاً  ترانمطالعه  و  سکریپتومیهای 

استوار است و فاقد   و تحلیل شبکه  رویکردهای محاسباتی

می مستقیم  تجربی  ژناعتبارسنجی  بنابراین،  های  باشد. 

به شده  ژنشناسایی  کلیدیعنوان  کاندید  یازمند  ن،  های 

می آزمایشگاهی  عم  .باشنداعتبارسنجی  نهایی  لکرد  تأیید 

ژن  ویژه این  به  ژن  ها،  مطالعهاهاب  نیازمند  تکمیلی  ،  ات 

با  overexpression یا  qRT-PCR  ،knock-out  شامل

تکنیک از  سطح  CRISPR-Cas9  استفاده  آنالیز   ،

اندازه متابولیتپروتئین،  ارزیابیگیری  و  فنوتیپی  ها  های 

شده )آزمایشگاه، گلخانه( و میدانی  جامع در شرایط کنترل 

داده  است. ادغام  با  آتی  چندمطالعات  و    اُمیکسهای 

توانند اعتبار نتایج حا ر را افزایش ارسنجی تجربی میاعتب

های  ها در برنامهدهند و راه را برای کاربرد عملی این یافته

 . اصلاح نژاد دقیق هموار سازند
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